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Annotatsioon

Enamus teadusandmeid hoiustatakse relatsioonilistes andmebaasides. Nende teadusandmete
publitseerimine kooskdlas FAIR printsiipidega on keerukas ja aegandudev protsess. See kee-
rukus toob endaga kaasa probleemi, et teadlased ei ole alati valmis kulutama palju aega oma
andmete publitseerimiseks formaadis, mis tagab nende parima leitavuse, kittesaadavuse, koos-
talitusvoime ja korduvkasutatavuse. Parandades teadusandmete publitseerimise Okosiisteemi

suudame parandada avastuste ja innovatsioonide levikut, mis viib kogukonna arengut edasi.

Loputoo eesmirgiks on luua tarkvara, mis voimaldab annoteerida relatsioonilises andmebaasis
asuvad teadusandmed ja transformeerida need RDF kujule. Tarkvara peab automatiseerima ae-
gandudvat kdsitsi protsessi ning olema kasutatav domeeni eksperdi poolt, kellel puuduvad sii-

gavad teadmised SQL-st ja semantilisest veebist.

Oma panusena kirjeldasime FAIR printsiipidega kooskdlas teadusandmete publitseerimise ki-
sitsi protsessi ja kaardistasime késitsi protsessi lihtsustava vabatarkvara. Samuti arendasime

RDB-RDF transformatsiooni tegeva prototiiiibi potentsiaalse edasise t60 aluseks.

Loputod on kirjutatud eesti keeles ning sisaldab teksti 39 lehekiiljel, 4 peatiikki, 11 joonist, 3
tabelit.



Abstract

Web Application for Converting Relational Data to RDF

Most scientific data is stored in relational databases. Scientific data publishing in accordance
with FAIR principles is a complex and time-consuming process. This complexity poses the
problem that researchers are not always willing to spend a lot of time publishing their data
in a format that ensures their best findability, accessibility, interoperability and reusability. By
improving the ecosystem for publishing scientific data, we can improve knowledge discovery

that drive community development forward.

The aim of the dissertation is to create software that allows annotating scientific data, stored in
a relational database, and mapping it to RDF. The software must automate a time-consuming
manual process and be usable by a domain expert with no deep knowledge of SQL and the
Semantic Web.

As a contribution, we described the manual process of publishing scientific data in accordance
with the FAIR principles and mapped free software that manually simplifies the process. We
also developed a prototype for the RDB to RDF mapping as a basis for potential further work.

The thesis is in Estonian and contains 39 pages of text, 4 chapters, 11 figures, 3 tables.
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1 Sissejuhatus

Bakalaureusetod eesmirk on arendada TalTech siisteemibioloogia labori rakenduse Kinetics
korvale tarkvara, mis parandab rakenduse tehtud katsete andmete FAIR printsiipide: leitavuse,
kittesaadavuse, koostalitusvoime ja korduvkasutatavuse jalgimist [[1]. FAIR on kdrgtaseme po-
himdtete kogum, mis kirjeldab andmetehalduse head tavad andmete séilitamise parandamiseks.
Avatud teadusandmete levitamise eesmirk ei ole Siisteembioloogia labori keskne eesmirk, vaid
see kattub kogu TalTechi iildise suunaga [2]. Praegune teadusandmete avaldamise digitaalne
okosiisteem ei voimalda saadud tulemustest maksimaalse kasu saamist, kuna enamasti on sobi-
vate andmete leidmine, nende formaadi ja kasutusloa mddramine ning automaatse importimise
integreerimine raske. FAIR printsiibi abil saab parandada teadusandmete automaatset kéttesaa-

davust masinate ja inimeste jaoks nende lihtsamaks taaskasutamiseks [4].

1.1 Probleemi piistitus

Bioloogilised mddtmised holmavad sageli parameetrite mootmist aja, ruumi voi sageduse funkt-
sioonina. Hiljem, uuringu analiiiisietapis, jagab teadlane salvestatud andmete jélje vidiksema-
teks osadeks, analiiiisib iga jaotist eraldi, leides keskmise vOi sobitades méératud funktsiooni
ja kasutab analiiiisi tulemusi uuringus. Selle uurimisvoo lihtsustamiseks on TalTech Siisteemi-
bioloogia labor arendanud rakenduse Kinetics, mis voimaldab analiilisida mdddetud parameet-
ri sOltuvust ithest muust parameetrist, néditeks ajast voi ruumist. Lisaks uurimisvoole vdimal-
dab tarkvara andmete jélgi analiitisida viisil, mis tagab analiiiisi korratavuse ja lihtsustab FAIR
(leitavuse, kittesaadavuse, koostalitlusvdoime ja korduvkasutatavuse) pohimotete rakendamist
sellistes uuringutes. Samal ajal lihtsustab see tavapirast andmeanaliiiisi ja annab juurdepédisu
analiilisitulemuste kiirele iilevaatele. Selleks toetab tarkvara algandmete lugemist, protokollis
tapsustatud andmete toGtlemist ja kdigi vahetulemuste salvestamist labori andmebaasi [1]]. Ki-
netics rakendusel puudub sisseehitatud andmete annoteerimise ja eksportimise vOimalus, mis
ei voimalda kasutada tarkvara tédielikult FAIR printsiibiga kooskdlas. Lisaks ei voimalda see

andmete annoteerimist [3].

Bakalaureuset6o eesmérk on luua tarkvara, mis parandaks Kinetics-i vastavust FAIR printsiipi-
dele. Loodav rakendus peab vdoimaldama kasutajal lisada andmebaasi andmetele annotatsioone

ja eksportida andmeid standardiseeritud kujul, selleks et neid saaks importida teadusandme-



baasidesse. Andmed plaanitakse publitseerida FAIR printsiipe jélgivatesse teadusandmebaasi-
desse nagu Seek4science [5)]. Kuna Kinetics on vabavara, siis on see potentsiaalselt kasutusele

voetav ka teiste teaduslaborite poolt ning arendatavast rakendusest oleks kasu ka neile [3]].

1.2 Too panus ja ldhtetingimused

Siisteembioloogia laboril on soov luua Kinetics rakenduse korvale tarkvara, mis voimaldaks Ki-
netics-1 mugavamalt kasutada kooskolas FAIR printsiipidega. Praegu nduab uuringutulemuste
publitseerimine kooskdlas FAIR printsiipidega palju késitood ning erinevate vahendite kasutus-
oskust. Arvestatavaks puuduseks on Siisteembioloogia labori kompetentsi ja teadmiste puudu-
mine, kuidas ja mis vahenditega voiks jouda piistitatud eesmirgini. Samuti ei ole laboril selget
arusaamist, kuidas teha sama protsessi kisitsi. Enne soovitud tarkvara arendust on vaja teha
korralik eelanaliilis, mille kdigus tipsustada tarkvara nduded. Analiiiisi kdigus selgus, et soo-
vitud rakendust ei ole bakalaureuset6d skoobis vdoimalik arendada ning piistitatud eesmirk sai

korrigeeritud. Uueks eesmargiks sai arendada prototiiiip analiiiisi véljundi testimiseks.

Bakalaureuseto6 on valminud koostods Siisteembioloogia laboriga. Loputod kirjutamise val-
tel on toimunud iganéddalsed koosolekud Marko Vendeliniga, siisteemibioloogia laboratooriumi
vanemteaduri ja juhatajaga. Analiiiisi faasis toimus laboratooriumi t60 protsessidega tutvumine,
jooksev tarkvara nduete tdpsustus ning analiiiisi tulemuste arutelu. Analiiiisi tulemuste arutlus
aitas korrigeerida 10putd6 ndudeid ning otsustada, mis suunas litkuda edasi. Arenduse faasis sai
otsustatud kasutatavate tehnoloogiate iile, kokkulepitud graafilise liidese vaade ning arendatud
rakenduse prototiiiip. Arenduse faasi viltel toimusid iganddalased koosolekud uute arenduste

demonstreerimiseks neile tagasiside saamiseks.
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2 Analiiiisi faas

2.1 Teadusandmete avaldamise digitaalse 0kosiisteemi kitsaskohad

Mugav teadusandmete publitseerimine ja avaldatud andmete haldus on peamine vahend, mis
viib teadmiste avastamiseni ja innovatsioonini. Andmete haldus on enamat kui eesmérk ise. See
on peamine vahend, mis peab olema tagatud, et avastused saaksid levida ja olla taaskasutatava
ning viia kogukonna arengut edasi. Kahjuks takistab olemasolev teadusandmete publitseerimise

digitaalne 6kosiisteem maksimaalse kasu saamist publitseeritud andmetest [4]].

Praegune andmete publitseerimise okosiisteem on liikumas eemale tsentraliseerimisest. See ta-
hendab, et tekkinud on arvukaid iildotstarbelisi teadusandmebaase, mis aktsepteerivad laia vali-
kut andmetiilipe, viga erinevates formaatides ning tavaliselt ei sea nad andmete publitseerijatele
suuri piiranguid ehk puudub kindel standard. See viib selleni, et publitseerija ise vastutab and-
meformaadi valiku eest. Samuti teadusandmebaaside rohkuse tdttu muutub andmedkosiisteem
vihem tsentraliseerituks ning andmete vihese integreerituse ja mitmekesisuse tottu siiveneb

publitseeritud andmete leitavuse ja taaskasutatavuse probleem [4]].

Toome vilja siisteembioloogia nditel voimaliku takistuse. Oletame, et teadlane on teostanud
loomkatseid ning soovib vorrelda oma tulemusi teiste sarnaste katsetulemustega. Teadlane peab
vastama jidrgnevatele kiisimustele. Kui eksisteerib soovitud andmekogum, siis kus see voib ol-
la publitseeritud ja mis otsingutdoriistu kasutada. Soovitud otsing peaks filtreerima konkreetse
loomaliigi jirgi ja teiste teadlast huvitavate parameetrite jargi. Kui selline otsing on vdima-
lik, siis tekivad tdiendavad kiisimused. Kas metaandmed on talletatud teadusandmebaasi? Mis
formaadis on andmed? Kas antud formaat on hdlpsasti taaskasutatav koos teadlase enda and-

metega? Millistel litsentsitingimustel ja kellele tuleks viidata, kui andmeid taaskasutatakse [4]]?

Eelnevad kiisimused illustreerivad takistusi, millega puutub kokku teadlane oma igapédevatoos.
Kirjeldatud teadusandmete avaldamise probleemid ei ole tingitud sellest, et puuduksid vajalikud
tehnoloogiad vaid selle tottu, et publitseerijad ei pddra vajaliku tdhelepanu andmete publitsee-
rimisele. Uheks p&hjuseks on keerukus, mis kaasneb FAIR printsiipidega kooskdlas olevate
andmete publitseerimisega. Kogu teaduskogukonna eesmirk peab olema publitseeritud andme-

te kvaliteedi tdstmine, et need oleks voimalikult lihtsasti leitavad ja taaskasutatavad. Eesmirgi
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saavutamisele aitab eelkdige teadlaste valmidus minna kaasa FAIR printsiipide jalgimisega [4].

2.2 FAIR juhtpohimatted

FAIR (leitavus, kittesaadavus, koostalitlusvéime ja korduvkasutatavus) pohimdtted on omava-
hel seotud, kuid sdltumatud ja eraldatavad. FAIR kirjeldab liihikesi, valdkonnast sdltumatuid
pohimotteid, mida saab rakendada paljude teadlaste viljundite jaoks. POhimdtted méiratlevad
omadusi, mida kaasaegsed andmeressursid, tooriistad, sdnavara ja infrastruktuurid peaksid aval-
dama, et aidata kolmandatel isikutel neid leida ja taaskasutada. FAIR printsiibid saavad seega
olla rakendatavad ka teadusvaldkonna véliselt. FAIR printsiibid on korgetasemelised soovitused
ning nad kuidagi ei pane piire konkreetse tehnoloogia, standardi ega lahenduse osas. Nad toi-
mivad publitseerijatele ja andmetehoidjatele juhendina, et aidata hinnata, kas nende digitaalse

teadustod andmed on leitavad, juurdepdisetavad, koostalitusvoimelised ja korduvkasutatavad

[4].

FAIR printsiibid on alles 2016 aastal publitseeritud kontseptsioon ning nende praktikas raken-
damine kogu maailmas on algusjirgus. FAIR korgetasemelised pohimétted on loomult sellised,
et neid on vdimalik implementeerida viga erinevate tehnoloogiate ja rakendustega. Pole veel
vilja kujunenud kindlaid standardeid. Vaatamata sellele on teadusandmete avaldamise okosii-
teemis juba praegu palju andmehoidlaid, kus rakendatakse FAIR pohimdtete erinevaid aspekte

[4]. Peatiikis[2.3] on selliste teadusandmebaaside iilevaade.

2.2.1 Findable - leitavus

Andmete taaskasutamise esimene samm on nende leidmine. Metaandmeid ja andmeid peavad
olema lihtsalt leitavad nii inimeste kui ka arvutite jaoks. Masinloetavad metaandmed on and-

mekogumite ja teenuste automaatseks avastamiseks hddavajalikud [6]].

m (Meta)andmetele médratakse globaalselt ainulaadne ja piisiv identifikaator;
m andmeid kirjeldatakse rikkalike metaandmetega;
=» metaandmed sisaldavad selgesonalist nende kirjeldatud andmete identifikaatorit;

m (meta)andmed registreeritakse voi indekseeritakse otsitavas ressursis.

2.2.2 Accessible - Kittesaadavus

Peale andmete leidmist peab kasutaja teadma, kuidas neile juurde pddseda. Selle alla kuulub ka

autentimine ja autoriseerimine [6]].

m (Meta)andmed saab nende identifikaatori abil kiitte standardiseeritud sideprotokolli abil;
= protokoll on avatud, tasuta ja universaalselt rakendatav;

m protokoll véimaldab vajaduse korral autentimist ja autoriseerimist;
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= metaandmetele on juurdepdds isegi siis, kui andmed pole enam saadaval.

2.2.3 Interoperable - koostalitlusvoime

Andmed tuleb tavaliselt integreerida teiste andmetega. Lisaks peavad andmed analiiiisimiseks,

salvestamiseks ja tootlemiseks olema lihtsasti liidestavad teiste andmetega [6].

s (Meta)andmed kasutavad teadmiste esitamiseks ametlikku, juurdepéddsetavat, jagatud ja
laialdaselt kasutatavat keelt;
m (meta)andmete kasutamisel kasutatakse FAIR pohimatteid jargivat sdnavara;

= (meta)andmed sisaldavad kvalifitseeritud viiteid teistele (meta) andmetele.

2.2.4 Reusable - korduvkasutatavus

FAIR Ioppeesmirk on andmete taaskasutuse optimeerimine. Selle saavutamiseks peaksid meta-

andmed ja andmed olema histi kirjeldatud, et neid saaks erinevates seadetes taaskasutada [6].

m (meta)andmed on rikkalikult kirjeldatud paljude tdpsete ja asjakohaste atribuutidega
m (meta)andmed viljastatakse selge ja juurdepéddsetava andmekasutuslitsentsiga
= (meta)andmed on seotud iiksikasjaliku ldhtekohaga

m (meta)andmed vastavad domeeniga seotud iithenduse standarditele

2.3 Teadusandmebaaside iilevaade

Paljud andmehoidlad rakendavad erinevaid FAIR printsiipe. Tabel |1| annab iilevaate sellistest
teadusandmebaasidest, mis todtavad kooskolas FAIR printsiipidega ning votavad vastu bio-
loogia valdkonna andmeid. Veerg “Andmebaas” nditab vaadeldavat teadusandmebaasi. Veerg
“Formaadid” loendab teadusandmebaasi poolt eelistatavaid andmeformaate. Tabelis |1|on néha,
et enamus kirjeldatud andmebaasidest aktsepteerivad publitseerimiseks koiki formaate. Selle
ldhenemise miinuseks on see, et publitseerija vastutab ise sobiva andmeformaadi valiku eest,
Peatiikis [2.2.3]kirjeldatud koostalitusvoime tagamiseks. Peatiikis[2.4] vaatleme semantilise veebi
Resource Description Framework edaspidi RDF andmemudeli serialiseerimise formaate. RDF
mudeli kasutamine andmete publitseerimisel voimaldab tagada andmestike koostalitusvoimet.
Veerg “FAIR” annab hinnangu teadusandmebaasi vastavust FAIR printsiipidele. Veerg “Kom-

mentaar” lithikese iilevaate teadusandmebaasi kasutamise taustast ja otstarbest [4], [[14].
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Tabel 1. Teadusandmebaaside iilevaade

Andmebaas Formaadid FAIR Kommentaar

Figshare koik formaadid osaliselt Andmebaasis on leitavad RDF seriali-
seerimise formaadis andmefailid. And-
mebaasis on leitavad publikatsioonid
bioloogiateadusest [[13]

Datadryad Teksti failide jaoks | osaliselt Dryad on eelretsenseeritud teadus- ja

on eelistatud CSV, meditsiinikirjanduse aluseks olevate

XML, JSON ja andmete rahvusvaheline hoidla, eriti

piltide jaoks PDF, selliste andmete kohta, mille kohta

JPEG, PNG, TIFF, pole spetsiaalset hoidlat. Sisu peetakse

SVG avaldatud  teadustod  lahutamatuks
osaks. Kogu Dryad-i materjal on seotud
teadusliku viljaandega [12]

Zenodo koik formaadid Jah Voimalik leida ka OWL kujul olevad
andmeid, kuid vorreldes figshare-ga on
neid palju vihem. Enamus otsingute pu-
hul ei ole vdimalik isegi valida faili for-
maadiks RDF serialisatsioone, kuna se-
da on vorreldes teiste otsingutega vi-
he. Samas publikatsioone on viga palju
[L1].

BioStudies | koik formaadid Jah Andmebaas on uus EMBL-EBI res-

surss, mis sisaldab bioloogiliste uurin-
gute kirjeldusi, linke teiste andmebaasi-
de toetavate andmetele ja arhiivide and-
mefaile, mis ei mahu olemasolevates-
se avalikesse struktureeritud arhiivides-
se [10].
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Biomodels

SBML, CellML,
matlab, mathema-

tica

FAIR

Repositoorium on siisteeme kirjeldavate
matemaatiliste mudelite jaoks. Mudelite
puhul pole oluline, mis modelleerimis-
vormingut on kasutatud voi modellee-
rimisviisi (ODE, FBA, loogiline, agen-
dipdhine jne) on kasutatud bioloogilise
mehhanismi kirjeldamiseks. BioModel-
s aktsepteerib, mis tahes vormingus mu-
deleid, kuid kureerimise tasandil paku-
takse ainult minimaalset tuge SBML-
vilistele mudelitele. SBML-is esitatud
mudelite jaoks viiakse 1dbi ulatuslik
mudelite kontrollimise protseduur (ku-

reerimine) [9]].

Fairdom
Hub

SBML, CellML ja
teised iildlevinud
slisteembioloogias

levinud formaadid

Jah

FAIRDOM-SEEK on platvorm andme-
kogumite, mudelite v6i simulatsiooni-
de, protsesside ja uurimistulemuste ja-
gamiseks. SEEK raamistikus on mit-
meid tooristu, mis holbustavad FAIR

printsiipidele vastavate andmete loomist

[8]].

Dataverse

Harvard

koik formaadid

Jah

Dataverse on rakendus uurimisandme-
te jagamiseks, siilitamiseks, tsiteeri-
miseks, uurimiseks ja analiilisimiseks.
See holbustab andmete kéttesaadavaks
tegemist teistele ja voimaldab teiste toid
holpsamalt korrata. Teadlased, ajakir-
jad, andmete autorid, kirjastajad, and-
mete levitajad ja sidusasutused saavad
koik akadeemilise hinde ja veebi nihta-

vuse [[7]].
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24 RDF

RDF (Resource Description Framework) on raamistik andmete esitamiseks veebis. See tagab
koostalitusvoime rakenduste vahel, mis vahetavad veebis masinale arusaadavat teavet. RDF ro-
hutab voimalusi, mis voimaldavad veebiressursside automatiseeritud tootlemist. RDF-il on abst-
raktne siintaks, mis kirjeldab graafipohist andmemudelit. Elemendid vdivad olla IRI-d (Inter-
nationalized Resource Identifier), tiihjad sdlmed vOi andmetiilibiga védrtused. See vdoimaldab
seda kasutada erinevates kasutusvaldkondades. Antud 16put6o seisukohalt on kdige olulisem
RDF omadus hdlbustada teadmiste jagamist ja vahetamist tdnu sellele, et erinevaid RDF and-

mestike on lihtne korduvkasutada ja omavahel integreerida [[19]], [22].

2.4.1 Viited andmeallikatele

RDF raamistiku paremaks arusaamiseks on vaja teada, kuidas toimuvad viitamised andmealli-
katele. RDF kasutab ressursside viitamiseks Internationalized Resource Identifier edaspidi IRI-
sid. IRI on Uniform Resource Identifier edaspidi URI laiendus, mis oluliselt laiendab lubatud
tdhemirkide kogumit. IRI on ainulaadne mirkidest koosnev rida. Absoluutselt iga IRI téhis-
tab midagi maailmas. Neid asju millele viidatakse nimetatakse ressurssideks. Nditeks IRI, mis

viitab ressursile:

<http://purl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042>

Lisaks ressurssidele viitamisele tdhistatakse RDF-s IRI-ga otseseid véértusi, mida nimetatakse
literalideks. Literalidel on andmetiiiibid, mis méairatlevad voimaliku viirtuste vahemiku, nii-

teks stringid, numbrid ja kuupdevad. Literal RDF-is koosneb mitmest elemendist,

"1"A<http://www.w3.0rg/2001/XMLSchema\#integer>

kus “1” on viirtus ja <http://www.w3.0rg/2001/XMLSchema#integer> on andmetiiiibi IRI [23]],
[24], [21].

2.4.2 Graaf

RDF Abstraktse siintaksi pohistruktuuriks on kolmikute kogum. Iga kolmik esitab sdlmede va-
helist seost. Iga kolmik koosneb subjektist, objektist ja predikaadist, mis tdhistab eelnevate va-
helist seost. Selliste kolmikute komplekti nimetatakse RDF-graafiks. RDF graafi saab visua-
liseerida sOlme ja suunatud kaardiagrammina, milles iga kolmikut on kujutatud sdlme-kaare-
solme lingina. Joonis [I] illustreerib sellist kolmikut, kus subjekt on seotud objektiga predikaadi
abil [21]. Kaare noole suund on oluline ning see on alati suunatud objekti poole. SGlmed on

alati kolmiku subjektid voi objektid ning kaarega tdhistatakse predikaate [22]], [21].
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] Predicate
Subject J > Cibject

Joonis 1. RDF graaf, millel on kaks sdlme (subjekt ja objekt) ning neid iihendav kaar (predikaat)

2.4.3 RDF serialiseerimise formaatide iilevaade

RDF-il puudub iiks konkreetne serialiseerimise formaat. RDF kolmikuid saab esitada mitmel
viisil. Jargnevalt vaatame populaarsemaid formaate, nende eeliseid, probleeme ja koodi nii-
teid. Erinevaid serialiseerimise formaate demonstreerime Joonis 2] nditel. Joonisel [2] vilja toodu
ndidis kolmik annab meile info Tim Berner-Lee siinnikuupdevast. Avades subjekti IRI veebis
leiame Tim Berners-Lee biograafia. Ténu sellele on meil voimalik aru saada reaalselt, kelle
kohta on antud info. Ilma selleta ei oleks meil piisavalt tausta, et aru saada, kes tdpselt on Tim

Berners-Lee nime all [20].

=htip://schema_ org/birthDate=

<https:/fwww.w3_org/People/Berners-Leef= HW 955-06-08" " =http:/ferarwv. w3 orgf2001/XMLS chema#date=

Joonis 2. RDF graaf, mille subjektiks on sdlm, mille IRI viitab Tim Berners-Lee biograafiale. Predikaa-
diks on siinnikuupéeyv ja literaliks kuupédeva formaadis Tim Berners-Lee stinnikuupiéev. Selle kolmikuga
anname edasi jirgneva sisu: “Tim Berners-Lee on siindinud 1955.06.08.”

RDF/XML RDF/XML formaat on esimene ja tdendoliselt kdige kuulsam RDF serialiseeri-
mise formaat. Selle juures on huvitav mérkida, et see on spetsialistide seas vihatud. Selle poh-
juseks on antud formaadi leiutamise aeg. Seda voeti esimest korda kasutusel ligikaudu 20 aastat
tagasi, siis kui enamus siisteeme oskas toodelda XML formaati. Seega tundus loogiline kirjuta-
da RDF-i XML keeles. Kahjuks osutus, aga et RDF ja XML omavad kahte erinevad pohimot-
telist kontseptsiooni: kolmikute graaf ja puu struktuuriga dokument. See muudab RDF/ XML
kontseptuaalselt keeruliseks vorreldes teiste standarditega. XML-i arendaja jaoks on siintaks
tuttav, kuid isegi tema jaoks ei tule RDF/XML-ist selgelt vilja kolmikute struktuur, mis teeb
RDF/XML-iga tootamise keeruliseks. Tegemist ei ole kasutajasdbraliku formaadiga [20], [19]],
[25].

<?xml version="1.0"7?2>
<rdf :RDF

xmlns:rdf="http://www.w3.0rg/1999/02/22-rdf-syntax—-ns#"

xmlns:schema="http://schema.org/">
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<rdf:Description rdf:about="https://www.w3.0rg/People/Berners—-Lee/">
<schema:birthDate>1966-06-08</schema:birthDate>

</rdf:Description>

</rdf :RDF>

RDFa RDFa on RDF, mis on pakendatud HTML-1 sisse. HTML elementide atribuutide lisa-
misega on vOimalik holpsasti lisada oma veebilehtedele semantilist konteksti. Google on voi-
meline seda to6tlema, et muuta otsingu eelvaateid paremaks, kuigi nad ise soovitavad eelistada
selleks JSON-LD formaati. RDFa kasutuselevott ei ole kunagi olnud véga laialdane, kuna va-
jaliku koodi kirjutamine muutis HTML-1 mitte loetavaks ja isegi Google varem ei osanud alati

seda lugeda korrektselt.

RDFa erineb pohimatteliselt teistest vormingutest, kuna see ithendab RDF-i vaateandmetega.
See tidhendab, et see muudab kirjutatud HTML dokumendid suuremaks ja keerukamaks ning
selle parsimine kolmikuteks on ressurssindudvam kui niiteks N-kolmikute formaadis olevaid
andmeid. See muudab RDFa vihem kasulikuks, kui teie rakendus tugineb paljudele RDF and-
metele. RDFa on maistlik kasutada, kui soovite olemasolevale veebilehele lisada piiratud kogu-
se metaandmeid [20], [119].

<div about="https://www.w3.org/People/Berners—Lee/">
<p>

Tim is born on

<span property="http://schema.org/birthDate">1955-06-07</span>
</p>

</div>

Notation3 (N3) Eesmirk oli luua midagi paremat kui RDF/XML, mille tulemusena tuli vilja
N3. Erinevalt RDF/XML-ist sarnaneb N3 RDF subjekt-predikaat-objekt mudeliga. See muudab
N3 loetavamask ja palju lihtsamaks ning voimaldab kasutajal aru saada, kuidas RDF t66tab. Ka-
sutades N3-s eesliiteid voib viljud olla iisna kompaktne. Siiski on N3-1 mitmeid probleeme. N3
serialiseerimine on masinale kulukas, mis mdjutab rakenduste joudlust. Eelistatud on kasutada

N3-s vilja arenenud Turtle standardit, mille parsimine on vihem kulukas [20], [[19], [26].

@prefix tim: <https://www.w3.org/People/Berners-Lee/>.
@prefix schema: <http://schema.org/>.
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<tim> schema:birthDate

"1955-06-08"*""<http://www.w3.0rg/2001/XMLSchema#date>.

Turtle Turtle ehk Terse RDF Triple Language on vilja arenenud N3-st. Turtle on lihtsustatud
versioon N3 formaadist. Sellesse on jaetud ainult RDF jaoks vajalikud elemendid. Tédnu sellele
on Turtle parsimine vihem ressursikulukas vorreldes N3-ga, kuid see on endiselt keerukam vor-
reldes N-Triples formaadiga. Siintaktiliselt on standard véga sarnane N3-ga. Meie ndite puhul
viljund on identne [20], [19], [27].

@prefix tim: <https://www.w3.org/People/Berners—Lee/>.
@prefix schema: <http://schema.org/>.

<tim> schema:birthDate
"1955-06-08"""<http://www.w3.0rg/2001/XMLSchema#date>.

N-Triples N-Triples on Turtle véiga lihtne alamhulk, mis omakorda on N3 lihtne alamhulk.
N-Triples sees on veel vihem keerulist funktsionaalsust kui Turtle formaadis. N-Triples ei toe-
ta ka eesliiteid ega mingeid véljamdeldud funktsioone. See muudab N-Triplesi serialiseerimist
triviaalseks. Seetdttu on veebis kitte saadaval palju N-Triple-i teeke ning seda on samuti kerge
ise kirjutada. See muudab ka serialiseerimise ja parsimise viga efektiivseks. Eesliidete ja funkt-
sioonide kasutamine muudab aga viljundit viga pikaks ja natukene keeruliseks lugejale. Lisaks
pikad IRI-d viivad selline, et tdenioliselt tekkib vajadus kasutada faili pakendamist selleks, et

mitte raisata salvestusmahtu [20], [19].

<https://www.w3.0rg/People/Berners-Lee/>
<http://schema.org/birthDate>
"1955-06-08"""<http://www.w3.0rg/2001/XMLSchema#date>.

JSON-LD JSON on kahtlemata kdige populaarsem viis veebirakendustes andmete jérjesta-
miseks. JSON-LD on JSON-i laiendus. Seega on JSON-LD kehtiv JSON. Kasutajal on voimalik
muuta tavaline JSON RDF-ks, lisades @context annotatsiooni objekti. See objekt toimib pea-
miselt kaardistamisena. Selle abil muudetakse tavalised JSON votmed viljamdeldud linkideks
RDF-klassidele ja omadustele. Konteksti saab lisada, kas lisades oma HTTP-vastusesse @con-

tent Header-i, lisades lingi oma JSON-i kehasse voi lisades kogu @context-objekti JSON-sse.
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JSON-LD on lihtsasti loetav ja kindlasti tuttav enamus kasutajatele. Kahjuks on JSON-LD par-
simine keeruline ja kulukas, kui eesmérk on kasutada JSON objekti asemel RDF mudelit. Seega
el ole soovitatav kasutada JSON-LD formaati mitte-triviaalsete API-de puhul [20], [19].

"Qcontext": {
"schema": "http://schema.org/"
Yy
"@id": "https://www.w3.org/People/Berners—Lee/",
"schema:birthDate": "1955-06-08"

2.5 Andmete ontoloogia

Ontoloogia on andmete mudel, mis representeerib teadmisi kui mdistete kogumit domeenis ja
nende mdistete vahelisi seoseid. Ontoloogia vdimaldab programmeerijal avatud, tihendusrik-
kal viisil tdpsustada mdisteid ja seoseid, mis iihiselt iseloomustavad mdnda huvipakkuvat vald-
konda. Ontoloogia eeliseks on selgesonaline esmaklassiline kirjeldus. Seega kui see on vilja
tootatud ihel eesmargil, saab seda avaldada ja uuesti kasutada muudel eesmaérkidel. Ontoloogia
kirjutamiseks on palju viise ja erinevaid arvamusi selle kohta, millised definitsioonid iihes on-
toloogias peaksid olema. Praktikas on ontoloogia sisu suuresti sdltuv rakenduste tiiiibist, milles
seda kasutatakse [36].

2.5.1 Ontoloogia lisamise ja koostamise alused

Ontoloogia lisamisel tuleb olla véga ettevaatlik ja jdlgida seda, et ontoloogia ei oleks lisatud
ainult sellepirast, et see oleks olemas muidu muutuvad andmed liiga kiillastunuks. Lisaks peab
seoste lisamisel voimalikult palju kasutama juba olemasolevaid skeemasid ja maisteid. Uusi
nimetusi tuleb lisada vaid viga suurel vajadusel ning alati otsida juba loodud variante, kuna
need on juba teatud méédral muutunud standardiks. Niiteks pole mdistlik luua uut maistet “sex”,
kuna on kindel et mdistet “sugu’” on juba varasemalt defineerinud paljud ontoloogiad ning tuleb

vaid leida enda ontoloogia jaoks sobiv termin teisest ontoloogiast [37].

2.5.2 Ontoloogia moistete nimetamine

Igapéevaelus kasutavad inimesed asjade jaoks tihti napisonalisi, mitmetidhenduslikke ja kriiptili-
si nimesid. Selleks on palju pohjuseid. Meie igapdevases keeles saame aja ja vaeva sddstmiseks
kasutada liihinimesid ja lithendeid, lootes et mdiste ei jdd ebaselgeks tdna timbritsevale kon-
tekstile. Kahjuks vodib kontekst ajas muutuda. Tdnapdeval on salvestusruum odav ja hea tark-

vara suudab véirtuseid automaatselt kuvada lithikeste nimedena, siilitades samal ajal pikemad
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ja tiheselt moistetavad terminid. See vOimaldab meil mitte muretseda infole viitamise pikkuse
parast [37]]. Peatiikis 2.4.1] kirjeldasime, kuidas on vdimalik viidata andmeallikatele. Kuid miks

on see hea viis?

Kasutades IRI-sid voime anda globaalselt ainulaadset nime kdoigele, millest riddkida tahame.

Saame:

= anda oma uuringule globaalse ainulaadse nime;

= nimetada iga uuringu teema;

= nimetada iga oma andmetabeli rea;

= nimetada seoseid, mida meie veerud viljendavad;

m anda nime viairtustele, mida taaskasutame.

Muidugi ei pea kdigele nime midrama, kuid selline voimalus on meil olemas.

2.5.3 Pikkade nimede lithendamine

IRI-d vdivad olla pikad ja sarnaste IRI-de loendid vdivad olla iileliigsed. Nende lithendamiseks
on kasutusel, teave kaotamata, CURIE Compact URI meetod. CURIE koosneb eesliitest ja su-
fiksist, kus eesliide tdhistab pikemat baas-IRI-d. Eesliidet laiendades ja jdrelliidet lisades joua-
me tagasi tdieliku IRI juurde.

Niiteks kui omistame OBO prefiksile IRI-ga http://purl.obolibrary.org/obo/ sufiksi, siis saame
CURIE obo OBI_0000070 laiendada aadressile http://purl.obolibrary.org/obo/OBI_0000070 il-
ma igasuguse ebaselguseta. Kdik dokumendid, mis sisaldavad CURIE-sid, peaksid médratlema

ka eesliited. Tabelis 2 on vilja toodud RDF &kosiisteemis iildkasutatavad eesliited [37], [22].

Tabel 2. Uldlevinud eesliited

Eesliide IRI Nimi

rdf http://www.w3.0rg/1999/02/22-rdf-syntax-ns# | Resource Description
Framework

rdfs http:/ www.w3.0rg/2000/01/rdf-schema# RDF skeem 1.1

xsd http://www.w3.0rg/2001/XMLSchema# XML skeem

owl http://www.w3.0rg/2002/07/owl# Web Ontology Language

obo http://purl.obolibrary.org/obo/ Open Biological and Bio-
medical Ontologies
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Uhele méistele iiks nimi IRI-d voimaldavad meil miirata nii palju nimesid kui soovime.
Peab meeles pidama, et nimedest on kdige rohkem kasu, kui kdigel, millest radkida tahame, on
ainult iiks nimi. Kui kasutame sama asja jaoks erinevaid nimesid, siis on vaja teha lisatdod, et
aru saada, kas motleme iihte voi teist. Teadusvaldkonnas toimuvad maistete ja nimede muutused

pidevalt, vastavalt uutele avastustele ja toimunud muutustele valdkonnas [37].

2.6 Relatsioonilise andmebaasi vastavusse seadmine RDF-ga

Relatsiooniliste andmete vastandamisel RDF-ks on kaks pealmist 1ahenemist:

1. Andmete otsene kaardistus (Direct Mapping).
2. Andmete kaardistamine RDB-RDF kaardistuskeele R2ZRML abil (R2ZRML Mapping lan-

guage).

Otsene kaardistamine kaardistab relatsioonilise andmebaasi RDF graafiks, ilma et oleks voi-
malik kontrollida genereeritud graafi kuju. See ldhenemine nduab hilisemat kasutaja poolset
sekkumist ning saadud RDF teisendamist. Samas R2ZRML kaardistamiskeel voimaldab eelne-
valt defineerida koik vajalikud seosed, mis voimaldab genereerida 10pliku RDF graafi. R2ZRML
on populaarseim ja peamine kasutusel olev ldhenemine, mis kirjeldab kohandatud kaardistamis-
reegleid. R2ZRML keeles defineeritud vastavustega on véimalik muuta relatsioonilised andmed
RDF andmekogumiteks. [35] [34].

2.6.1 R2RML Kkaardistuse loomine

R2RML kaardistuste kirjutamist on vdimalik teha tavalise tekstiredaktoriga. RZRML kaardis-
tuse loomine ei erine selles mottes kuidagi programmeerimiskoodi kirjutamist. RZRML kaar-
distuse loomine nullist on keeruline protsess ja nduab siigavat keele tundmist ning selle pérast
on olemas mitmeid tarkvarasid, mis lihtsustavad kaardistuste kirjutamist. Enamlevinud tarkva-

rade iilevaade:

Ontop Plugin Protege jaoks Plugin-i abil saab eksportida ja importida R2RML faile. Uldi-
selt on selle tooriista kasutajad tehnikud, formaalse ja eriti kirjeldusloogika eksperdid. Ontop
on keeruline kasutamiseks tavalise domeeni eksperdi jaoks ning see nduab korralike RZRML
keele, SQL ja Ontoloogia teadmisi [S0], [32]].

Karma Systems Karma on kaardiredaktor, mis pakub graafilist kasutajaliidest vastavuste vi-
sualiseerimiseks ja redigeerimiseks. Veelgi enam, Karma saab automaatselt soovitada kaardis-
tusi ja toetab R2RML-i. Vastendused RDBMS ja RDF vahel kuvatakse ontoloogia jaoks puu-

kujulise struktuurina ja andmebaasi skeemi tabelite paigutuste abil. To0riista piirang seisneb
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puu paigutuse puudulikus infos visualiseerimisel. Selline paigutus ei suuda nédidata andmebaasi
skeemi, ontoloogia ja kaardistamise tédielikku struktuuri piisavas mahus. Osa infot ldheb sellise

visualiseerimise juures kaduma [44]].

Map On Map On on ontoloogilise kaardistuse graafiline keskkond, mis aitab erinevatel kasu-
tajatel - domeeniekspertidel, andmete omanikel ja ontoloogiainseneridel - luua ja sdilitada kaar-
distusi andmebaasi ja domeeni ontoloogia vahel, kasutades R2ZRML keelt. Ontoloogia kaardis-
tamiskeskkond pakub graafikute paigutusel pdhinevaid vastenduste visualiseerimist ning toetab
IRI mustrite ja SQL piringute automatiseeritud genereerimist R2ZRML-lausete jaoks. Selle mii-
nuseks on see, et R2ZRML kaardistuse loomiseks on vaja ontoloogiat, mis juba vastab kasutaja
andmetele, mida iildjuhul kasutajal ei ole. Samuti ei lihtsusta see, kuidagi ontoloogiliste mdiste-
te lihtsustamist ning andmebaasi alamhulga vilja votmiseks on endiselt vaja domeeni eksperdil
korralikku SQL teadmist [43]].

2.7 Teadusandmete publitseerimisprotsessi iillevaade

Siisteembioloogia laboris on kasutusel erinevatest katsetest parinevate andmete linkimiseks iiks
andmebaas. Andmebaas on erinevate viiksemate rakenduste kasutuses, mis tootavad ainult and-
mebaasi osaga. Peale uuringu teostamist on uuringutulemused koondatud iihte andmebaasi.
Teadlase eesmirk on avaldada iihte konkreetset uuringut kirjeldavaid andmekogumeid. Soo-
vitud andmed peavad olema seotud ainult konkreetse uuringuga. Andmete véljavotmisel on
oluline saada vaid katse jaoks relevantsed andmed. Jargmise sammuna on vaja kaardistada and-
mete ja ontoloogia terminite vahelisi seoseid. Néiteks tabeli veerul “sex” voib olla ontoloogia
termini phenotypic sex http://purl.obolibrary.org/obo/PATO_0001894 vaste. Peatiikis kir-
jeldame ideaalset protsessi, mida teadlane peaks tegema, et kooskolastada oma andmed FAIR

pohimotetega viies relatsioonilised andmed RDF kujule ja lisades neile annotatsioone.

2.7.1 Andmete kisitsi ettevalmistus publitseerimiseks

Enne andmete publitseerimist on Siisteembioloogia labori teadlasel vaja luua oma andmemude-
lile vastavat ontoloogiat, vastandada relatsioonilises andmebaasis olevad andmed ontoloogiaga
ja eksportida andmed relatsioonilisest baasist RDF kujule. Kisitsi protsessi kirjelduses kasuta-

me ainult juba olemasolevat avatud ldhtekoodiga tarkvara.

Andmemudeli ontoloogia loomine Enne ontoloogia loomist tuleb kaardistada andmete ja on-
toloogia terminite vahelisi seoseid. Eelistatud on luua nimekiri enda andmetest ja neile vastava-
test ontoloogia terminitest. Terminite mugavamaks otsimiseks on mitmeid tooriistu nagu Onto-

bee ja BioOntology. Ontoloogiatermini kasutamine tdhendab selle IRI kasutamist, kuid ideaalis
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ainult sellest ei piisa. Me soovime sdilitada ka selle sildi, definitsiooni ja muid omadusi. Sel-
le saavutamiseks tugineme MIREOT pohimdtetel. MIREOT pohimétted méddravad minimaalse
informatsiooni koguse, mida peab jdtma viidates ontoloogiale. MIREOT nouetega kooskdlas
tootab Ontofox rakendus, mis voimaldab kaardistatud terminid pakendada uude ontoloogiasse.
Kui tekib probleem sobivate terminite leidmisega, siis on vdoimalik hiljem lisada puuduolev info

Protege ontoloogia manipuleerimise tarkvaraga [28]], [29], [31], [30].

Relatsioonilise andmemudeli vastavusse seadmine ontoloogiaga Meil on vaja baasist vil-
ja votta relevantsete andmete alamhulk. Uuringu tulemuste eksportimisel andmebaasist ei pii-
sa lihtsalt tabelite mingi osa véljavotmisest, kuna peavad olema siilitatud andmetevahelised
seosed. Uheks selleks sobivaks tooriistaks on Jailer, mis on mdeldud andmebaasi alamhulga,
skeemi info véljavotmiseks. Kasutades Jailer-i sisse ehitatud Data Browser voi Extraction Mo-
del todovahendeid on vdimalik kirjeldada relatsioonilises andmebaasis olevaid andmeid ja nende
seoseid, mida soovime andmebaasist vilja votta. Peale véljatdbmbamismudeli defineerimist on

seda vOimalik taaskasutada andmebaasist andmete kiireks ja holpsaks véljavotmiseks.

Andmete annoteerimise keskseks tarkvaraks on meil Protege, kuna see vdimaldab ontoloo-
giat muuta ja vastandada meie andmetega. Selleks, et viia relatsioonilised andmed RDF kujule
peame looma kaardistuse RDB ja RDF vahel. Kaardistuse tegemisel kasutame Peatiikis [2.6|kir-
jeldatud R2RML kaardistust. Kaardistuse teeme vastu eelmises peatiikis loodud ontoloogiat.
RDB ja RDF vahelise kaardistuse tegemist aitab meil teha Protege plugin Ontop. Plugin-i abil
automaatselt genereerime kaardistuse, mida edasi saame muuta vastavalt meie nduetele. Pea-
le kaardistuse valmimist vastandame relatsioonilised andmed ontoloogiaga jooksutades Ontop
Materialize Triples kidsku. Edasi on meil voimalik salvestada andmeid meid huvitavasse RDF

serialiseerimise formaati voi sdilitades ontoloogiat OWL kujul [S0].

Voéimalik tdovoog andmete alamhulga eksportimiseks ja ontoloogia vastandamiseks:

m loome viljavotte mudelit sltuvalt uuringutulemuste vajadusest;

m ckspordime Jailer-i abil andmebaasi alamhulga SQL lausete kujul;

m loome uue ajutise andmebaasi koos skeemaga, mis katab meie eksporditavate andmete
vajaduse;

» impordime Jailer-i abil genereeritud INSERT laused ajutisse andmebaasi;

m avame varasemalt OntoFox abil loodud ontoloogia Protege-s;

m protege Ontop plugini abil loome ithenduse meie ajutise andmebaasiga;

m impordime Ontop pluginisse RDB ja RDF vahelise vastavuste faili;

m jooksutades Materialize Triples kidsku sisetab Ontop, kasutades eelmises sammus sisse

toodud vastavusi, andmed ontoloogiasse;
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m salvestame andmetega tdidetud ontoloogia meid huvitavasse formaati.

2.8 Ulevaade ontoloogia ja RDF tooriistadest

Veebis on palju erinevaid lahendusi, mis voimaldavad transformeerida relatsioonilise andmeba-
asi RDF-ks. Analiiiisi kdigus selgus, et paljud teegid ei ole enam arenduses, pohinevad vanadel
tehnoloogiatel voi omavad kasutuspiiranguid. Jargnevalt on vilja toodud analiiiisitud ja katse-
tatud rakendused.

PyRDB2RDF Teeki pole viga ammu arendatud ning pShineb Python 2.7 tehnoloogial. Ra-
kendus suudab teha relatsioonilise andmebaasi transformeerimist RDF-ks kasutades Direct Mapping-
ut. Tegemist vana implementatsiooniga, mis kasutab enda sees populaarset RDFLib ja sqlAlc-
hemy teeki. Lisaks on rakenduse puuduseks suur tundlikus andmebaasi struktuuri osas, kui
nditeks andmetabelis on kehvasti defineeritud foreign key siis liheb RDF genereerimine kat-

ki. Lihtsamate test andmete puhul on tulemuseks valiidne RDF. Suurema reaalsete andmetega
baasis puhul ei dnnestunud saade seda toole. Rakendust oleks vaja kasutusele votmiseks kind-

lasti timber kirjutada [38]].

Stardog Srardog ei ole avatud lidhtekoodiga, kuid on kittesaadav tasuta kogukonna litsents
piiratud funktsionaalsusega. Stardog kasutab relatsiooniliste andmete transformeerimiseks RDF-
1 R2ZRML kaardistamist. Stardog on kasutajasdbralik toovahend, mis omab korraliku kasutus-
juhendite raamatukogu. Selle miinusteks on avatud ldhtekoodi ja tasuta versiooni puudumine ja
vajadus teada R2RML keelt RDB-RDF kaardistuste tegemiseks [39].

Jena Framework Java peale ehitatud Jena raamistik omab endas erinevaid mooduleid, mis
voimaldavad Jena kasutajal teha t66d RDF-ga, ontoloogiatega ja SPARQL-ga. SPARQL on
paringute keel, mis voimaldab périda ja manipuleerida RDF-i. Tegemist on SQL alternatiiviga
RDF kolmikute maailmas. Lisaks voimaldab Jena raamistik talletada andmeid kolmikutena raa-
mistiku poolt toetatud TDB store-s. Samuti voimaldab teha t66d RDFS ja OWL formaatidega.
Kahjuks ei ole Jena raamistikus sisse ehitatud voimalust liidestuda relatioonilise andmebaasi-
ga. Selle jaoks on vaja luua vaheliili, mis muudab RDB baasis olevad andmed RDF kujule enne

seda, kui on voimalik Jena-ga nendele ligi saada [40].

R2RML parser Java peale ehitatud R2ZRML parser kasutab relatsiooniliste andmete trans-
formeerimiseks RDF-i R2ZRML kaardistamist. R2ZRML parser toetab JDBC andmebaase, kuid
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selle arendamine pole olnud aktiivne viimased 5 aastat. Samuti kasutab see vana Java 7 ja Jena

2 versiooni [34].

D2R Server D2R Server on suhteliste andmebaaside sisu avaldamise vahend. D2R Server ka-
sutab relatsioonilise andmebaasi RDF-i transformeerimiseks D2RQ kaardistamiskeelt. D2RQ
on sarnaselt RZRML keelega moeldud andmebaaside kaardistuseks nii, et peale transformeeri-
mist ei oleks vaja RDF-i tdiendavalt muuta. D2RQ on tunduvalt vihem populaarne R2ZRML-st.
D2R Server-it sai testitud reaalsel Kinetics-i test andmebaasil. Rakenduse seadistamine on ele-
mentaarne ning seda on véimalik panna nii serverisse kui oma arvutisse. Rakenduse abil dnnes-
tus genereerida automaatne D2RQ kaardistus, kuid edasine RDF loomine ebadnnestus. Osutus,
et D2R Server on samuti tundlik andmebaasi skeemi suhtes. Selleks, et seda toole saada on
vaja ndha vaeva andmebaasi korrastamisega. Teine variant on osata D2RQ kaardistamiskeelt, et
luua koik vajalikud vastavused kisitsi. Samuti on suureks probleemiks see, et D2R Server ei ole

hetkel arenduses ja projekt seisab. [41].

Protege Protege on avatud ldhtekoodiga ontoloogia loomise, muutmise ja haldamise graafili-
ne rakendus. Protege voimaldab importida nii RDF erinevaid standardeid kui OWL-s kirjutatud
ontoloogiad. Lisaks on Protege jaoks kirjutatud hulgaliselt plugineid, mis laiendavad Protege
baasfunktsionaalsust. Peale RDF-i v0i ontoloogia importimise on Protege graafilise liidese abil
muuta andmete sisu. Voimalik on andmemudeleid tdiendada, kustuda, luua vajalike lisa seoseid
ja palju muud. RDF kolmikute manipuuleerimise v4i ontoloogia tdiendamise jirel on Prote-
ge-s voimalik eksporteerida saadud tulemus nii RDF kui OWL kujul. Protege-d enda sonul
toetab rakendust akadeemiliste, valitsuse ja drikasutajate kogukond, kes kasutab Protege tead-
mistepOhiste lahenduste loomiseks nii erinevates valdkondades nagu biomeditsiin, e-kaubandus
ja organisatsioonimudelid. Kui kasutaja eesmirk on teha t60d ontoloogiatega, siis Protege on

tema esimene valik vabatarkvara maailmast [32]].

2.9 Nouded arendatavale rakendusele

Peatiikis kdisime iile sammud, mida on vaja teha, et andmebaasi koondatud andmed oleks
voimalik publitseerida RDF kujul. Joonis [3| illustreerib ndutava rakenduse paigutust andmete
publitseerimise skoobis. Noutava rakenduse sisendiks on kasutaja andmebaas ja véljundiks ge-
nereeritakse ekspordifail, mida on vdoimalik publitseerida teadusandmebaasi. Selleks, et raken-
dus lahendaks relatsioonilisest andmebaasist, FAIR printsiipidega kooskdlas olevate andmete,

publitseerimisega kaasnevad probleemid peab rakendus pohifunktsionaalsuselt suutma:
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- Teadus DB

Eksport
Noutav

KINETICS e »Ekspordifail

Andmete annoteeriming
ja standardiseerimine

Joonis 3. Noutava rakenduse positsioon andmete publitseerimise pildis
m eksportida relatsioonilises baasis olevad andmed;
m cksporteeritavatele andmetele lisada annotatsioone;

» tegema RDB-OWL ja RDB-RDF konverteerimist.

Lisaks kohustuslikele pohifunktsionaalsuse nduetele on Siisteembioloogia labori poolt definee-

ritud lisa nouded:

tegemist peab olema eraldiseisva rakendusega;

= andmete eksport peab toGtama ka osaliselt defineeritud ontoloogiaga;

m peab olema voimalik teha andmete vastandamist ontoloogiaga;

m peab saama eksportida andmebaasi alamhulga;

m rakendus peab olema kasutatav domeenispetsialti jaoks, kellel puuduvad siigavad tead-
mised semantilisest veebist, kaardistuskeeltes ja RDF-st;

m rakendus peab olema lihtsasti paigutatav iilikooli serveritesse, kuna eesmirk on pakkuda
rakendust vabatarkvarana;

» rakendus peab lihtsustama ontoloogia mdistete otsimist.

Sellist tooriista, mis voimaldaks teha seda, mida ndutakse ei ole vabavarana olemas. Mitmes
ldhenemises on tehtud katsetusi automatiseerida kaardistamisprotsessi osa. Kuid, kuna andme-
baasi skeemast vajaliku semantika vilja vOtmine, et luua korrektne kaardistamine relatsiooni-
liste andmete ja ontoloogia vahel on viga keeruline, on késitsi kaardistamine endiselt peamine

toovoog. See on ajakulukas ja nduab korgetasemelist asjatundlikkust [43].
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3 Arenduse faas

Peatiikis said kirjeldatud nouded tiiuslikule rakendusele. Iseloomustame seda tdiuslikuna,
kuna sellise rakenduse loomine on véga keerukas ja aegandudev. Seda viidet toetab see, et
semantiline veeb on teadusvaldkonnas teemaks ligikaudu 20 aastat. Siisteembioloogia labori
teadusandmete publitseerise probleem on globaalne mure, kuid tdiusliku lahendust pole endiselt

olemas. Bakalaureuse t60 raames on see voimatu eelkdige piiratud aja tottu.

Siisteembioloogia laboriga sai otsustatud, et proovime luua rakenduse prototiiiibi, mis suudab:

m luua tihenduse Postgresql andmebaasiga,

m loodud iihenduse jirgselt on vdimalik valida andmebaasi tabelid ja veerud kaardistuste
loomisel,

m aitab otsida ontoloogia mdisteid,

m loob kaardistused RDB ja mdistete vahel,

m ekspordib andmed RDF kujul.

Prototiitibi eesmirk on lédbi testida hiipoteesi, et kasutades analiiiisi kdigus leitud teeke on vOi-

malik luua RDB-RDF transformeerimine lisatud annotatsioonidega.

3.1 Kasutajaliidese prototiiiip

Rakenduse vaade sai kokkulepitud koost6os Siisteembioloogia laboriga. Algselt sai arendatud
lihtne JavaFX rakenduse vaade, mida hiljem vahetasime vilja veebiliidese vastu. Kasutajaliid-
ese kokkuleppimine kiis kasutades iteratiivse kasutajaliidese prototiitipimise abil. Esmase pro-
totiiiibi aluseks oli JavaFX-is loodud vaade, mis sai peaaegu iiks iihele iile viidud Figma pro-
totiitibi vaatesse. Loppfaasis toimus iteratsioonile Marko Vendelini poolt tagasiside andmine ja

prototiitipi muudatuste sisse viimine. Loplikult kokkulepitud prototiiiibi vaade Joonis [4]

3.2 Kasutatud tehnoloogiate valimine

Eelanaliiiisi kdigus selgus, et rakendusel peab olema kasutajaliides ja taustarakendus. Siisteem-
bioloogia seisukohalt oli eelistatuim variant teha arendust Python-i baasil kirjutatud raamistikus
Pyramid, kuna nende tiimis on olemas kompetents selle arendamiseks. Siisteembioloogia labo-
ri kahjuks ei olnud vOimalik valida Python-is kirjutatud raamistiku, kuna analiiiisis selgus, et
arenduseks sobivamad teegid on ehitatud Java baasil. See tihendab, et Pythoni valikul tuleks
kasutada timbrist, mis lubaks kasutada Java klasse ja teeke Python-is. On olemas Python tee-
gid, mis voimaldavad seda teha, kuid nende kasutamine lisab rakendusele tdiendava keerukuse.

Tekib keerulisem seadistamise vajadus, kannatab koodi loetavus ja voimalike probleemide la-
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@ ==  RDBtoRDF Mapper

B — Add mapping
RDB to RDF

Database connection - Table Search Term
Table Column Term Uri Description Label

Column

insert

Term uri

insert

Label

insert
Description

insert

insert

insert

insert

Joonis 4. Pealehe kasutajaliidese prototiiiip

hendus on raskem, kuna taolise Iihenemise kohta kéivat infot on vihem vorreldes tavalise Java
implementatsiooniga. Seega sai kindluse mdttes otsustatud valida raamistik, mis tootab Java

baasil.

Tabel 3. Vajalike funktsionaalsuste alternatiivsed variandid Java-s ja Python-is

Funktsionaalsus Java pohine Python pohine
RDF failidega t66. RDFlib on viiksema | Jena API RDFlib
funktsionaalsusega
Too R2ZRML kaardistuskeelega R2RML-api puudub
RDB-RDF transformatsioon Ontop puudub hea variant

Algselt sai alustatud todlaua rakenduse arendamist JavaFx baasil, kuid kiirelt sai imber otsus-
tatud veebiliidese kasuks. POhjuseks on see, et JavaFX rakendus ei pruugi joosta sama histi
igas operatsioonisiisteemis. Lisaks arendada kaasaegset veebiliidest kasutades aktuaalset kasu-

tajaliidese raamistiku on lihtsam ja eelistatum.
Sobiva kasutajaliidese raamistiku tehnoloogia valikul tuginesime jargnevale:

m raamistiku arendamise paindlikkus;
m raamistiku arendamiskiirus uuele kasutajale;

m raamistiku aktuaalsusele.
29

REST teenuseid serveeriva raamistiku valikul tuginesime jargnevale:



(fullstack). See voimaldab arendada tdisrakenduse iihe tehnoloogiapinu peale. Arvestades, et
Siisteembioloogia laboril puudub kompetents Java-s ja JavaScript-is on Vaadin hea raamistik,
mille omandamine votab vihem aega, kuna kahe uue tehnoloogia asemel on vaja oppida iiks
[46].

Seega vilja valituks osutus tdisrakenduse-pinu raamistik Vaadin, mis jaguneb kaheks erinevaks
kontseptsiooniks: Flow ja Fusion. Vaadin Flow vdimaldab kirjutada kogu veebirakenduse kasu-
tades selleks, vaid Java-t. Arendajal ei ole selleks vaja tildse kasutada HTML-1 ega JavaScript-
1. Vaadin Fusion on raamistiku modernsem ja alternatiivne ldhenemine, mis vdoimaldab luua
minimaalse konfigureerimisega Typescript kasutajaliidese koos Java taustarakendusega. Taust-
rakenduse jooksutamiseks kasutab Vaadin Spring Boot-i. Kasutajaliidest kirjutatakse Fusion
lahenemises sarnaselt React ja Vue-ga deklaratiivsete mallide abil. Lisaks Vaadin-iga tulevad
kaasa Ul (User Interface) komponendid, mis omavad rikkalikku funktsionaalsust, mis vOtab
arendaja t60d vahemaks. Niiteks Vaadin-is on automaatselt lahendatud vormide ja andmete si-
dumine. Prototiiiibi arendamiseks sai valitud Vaadin Fusion lihenemine, kuna see vdoimaldab
kasutajaliidese koodi tiikeldada voimalikult véikesteks loogilisteks komponentideks ning hoida

kasutajaliidese ja taustrakenduse koodi eraldi [46].

3.2.1 Vaadin Fusion

Vaadin Fusion sai valitud, kuna see vOimaldab arendada full stack veebirakendust kasutades
tavaarendajale tuttavamaid votteid. Nimelt Vaadin Flow valiku miinuseks oleks see, et aren-
daja jaoks, kes pole kunagi varem kirjutanud Ul-d Java-s oleks seda keeruline mdista. Vaadin
Fusion on disainitud just Java taustrakenduse jaoks. Raamistik genereerib Java 10pp-punktide
(endpoint) juurdepiisuks automaatselt Typescript asiinkroonsed funktsioonid. Funktsioonid ge-
nereeritakse automaatselt Java klasside pohjal, mis tihendab, et arendajal on vaja kirjuta vihem
koodi. Ténu sellele on taustrakenduse kasutamine Vaadin Fusion kasutajaliidesest sama liht-
ne kui asiinkroonse funktsiooni viljakutsumine. Prototiiiibi arenduseks langes valik tédielikult
Vaadin Fusion peale, mis aga ei takista tulevikus kasutada edasi arenduseks Vaadin Flow po-
himotteid. Vaadin voimaldab kasutada Flow ja Fusion pdhimdtteid samas rakenduses. Koikide
plusside juures on Vaadin Fusion miinuseks kesisem dokumentatsioon vorreldes Flow versioo-
niga. Selle pohjus on lihtne, tegemist on uuema rakendusega, mille dokumentatsioon on pidevalt

tdiendamisel [46]].

3.2.2 BioOntology moistete parimine

Rakendus peab aitama kasutajal otsida ontoloogia maisteid, mille vastu kaardistada relatsiooni-
lise andmebaasi andmed. Selleks on vaja andmed kuskilt saada. Bioloogiateaduste kogukonnas
on olemas, avatud bioloogilise ja biomeditsiinilise ontoloogia (The Open Biological and Biome-
dical Ontologies) kogukond edaspidi OBO, millel on iihised pdhimdtted ja tavad. Enamus OBO

ontoloogiatest pakuvad standardiseeritud nimesid teadusvaldkonna domeeni asjadele [47].
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OBO ontoloogia nimesid on vdimalik pdrida kasutades BioPortal-i bioloogiateaduste reposi-
tooriumi API-d. API koosneb madistetest, ontoloogiatest jne. API-d saab kasutada erinevate
16pp-punktide kaudu, mida vdib kasutada ontoloogia kohta kiiva info parimiseks, ontoloogi-
liste omaduste ja moistete otseseks otsinguks voi otsinguks 14bi mdiste kirjelduse. Prototiiiibi

arendamisel ldheb vaja, vaid madistete otsest ja ontoloogia info otsingut [48]].

3.2.3 Ontop API

Rakendus peab suutma transformeerida relatsioonilise andmebaasi andmed RDF-ks. Selleks on
meil kasutada Ontop API. Ontop on virtuaalse graafi loomise siisteem, mille peamine funkt-
sionaalsus on paljastada relatsioonilise andmebaasi sisu graafina. Virtuaalse graafi moiste ti-
hendab, et RDB andmed jddvad andmeallikasse, kuid neid on véimalik 1dbi Ontop-i ja SPARQL
paringute kitte saada. See on tagatud R2RML kaardistuskeele abil, mida me vaatlesime Peatii-
kis Lisaks Ontop abil on voimalik automaatselt genereerida JDBC nouetele vastava and-
mebaasi R2ZRML kaardistus. Samuti suudab Ontop transformeerida relatsioonilised andmed,
kasutades R2RML kaardistust RDF-ks. Ontop kasutab enda sees RDF-ks Prototiilip rakenduses
kasutame automaatse kaardistuse loomist, et seda hiljem modifitseerida R2ZRML API abil ning

genereerida Ontop-iga RDF [S0]].

3.24 R2RML API
R2RML API abil on voimalik sisse lugeda R2ZRML kaardistust ja transformeerida selle Java

klassiks. Saadud Java klassi on voimalik muuta, muutes selle omaduste vaartusi, kustutada iile-
liigseid voi lisades uusi kaardistusi. Peale RZRML kaardistuse muutmist saab selle serialisee-
rida R2ZRML kaardistuskeelde ning kasutada seda RDB-RDF transformeerimiseks. Eelnevalt
mainutud funktsionaalsust on meil vaja prototiiiibi tegemisel. Lisaks meie jaoks olulisele funkt-
sionaalsusele saab R2ZRML API abil luua nullist R2ZRML kaardistust kasutades Java-t [51]].

3.2.5 Prototiiiibi andmebaas

Prototiiiibi jaoks on vaja véimalikult lihtsalt seadistatavat andmebaasi, mida on lihtne integree-
rida Vaadin tagarakendust jooksutatavaga Spring Boot-iga. H2 andmebaas on prototiitipimiseks
suurepdrane kandidaat. H2 on Java-s kirjutatud relatsioonilise andmebaasi haldussiisteem. Seda

saab lihtne integreerida Java rakendusse minimaalse seadistusega [49]].

3.2.6 RDF genereerimine

Joonisel [5 on vilja toodud RDF genereerimise protsess. RDF genereerimise eelduseks on loo-

dud tihendus andmebaasiga, mille andmeid soovitakse transformeerida RDF-ks.

1. Rakendus périb H2 andmebaasist kdik loodud kardistused.
2. Poordudes Ontop API poole luuakse alus R2ZRML.
3. Kasutades R2ZRML API-t muudetakse alus RZRML kaardistust, mille vdljundiks on muu-
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detud kaardistus.
4. Genereeritakse RDF fail kasutades Ontop API-t.

A

Kasutaja API H2 Ontop AP R2RML AFI

. c Saa kaardistused :
: 2

Generate
RDF Kaardistused

SRR Y

genereer R2ZEML

R2RML fail

F 9

e s s s s s s s s s s s s s s e E .

Muuda R2EML

Muudetud R2ERML

A

Genereeri RDF

RDF fail RDF Fail

el
-

~

Joonis 5. RDF faili genereerimise jadadiagramm

3.3 Arenduse tulemus

Prototiiiip sai arendatud kooskdlas prototiiiibile esitatud nduetega. Arendus toimus iteratsiooni-
de kaupa. Iganddalaselt toimusid tehtud arenduse ettenditamised Siisteembioloogia labori juha-
tajale Marko Vendelinile, kes andis tagasisidet tehtud arenduse osas. Pidev tagasiside voimaldas

kiirelt sisse tuua muudatusi.

3.3.1 Kasutajaliidese vordlus nouetega

Arendatud prototiiiibi kasutajaliidese tulemus vastab esialgselt kokku lepitud nduetele. Joonisel
[6] on vilja toodud kaardistuste vaade. Vorreldes kasutajaliidese Figma prototiiiibiga on lisan-
dunud skeema tabeli veerg ning vasakus navigatsiooniribas RDB-RDF transformeerimise vaate
valiku voimalus. Lisaks lisandus kaardistuste diinaamiline otsimise vdimalus vasakus iilaser-
vas. Joonisel [/|on vilja toodud otsingu vaade. Vaade on arendatud vastavalt nduetele ainukese
erinevusega, et otsing aktiveerub peale nupu vajutust, mida esialgsel prototiiiibil ei olnud. Kdik
muudatused said sisse viidud peale Marko Vendeliniga toimunud iganédalasi ettenditamisi ning
tagasiside saamist.
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Mapper
Filter amn nam Add Mapping
RDB to RDF Mapper
st o Schema Table Column Label Term Uri Definition
Materialize RDB to RDF
animals animal d animal http://purl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042

Joonis 6. Arendatud kasutajaliides: kaardistuste vaade
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Q se
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Select Term
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ly larger than the left and is divided into three lobes (an upper, a middle, and a lower Select Torm
Definition al). Each lung is i conical in shape, presenting a blunt upper extremity (the
osterior border.
Create Cancel Lung - Foundational f Anatomy(FMA)
http://purl.or 95
N ~ Select Term
Lobular organ, each instance of which has some pulmonary acinus as its essential morphological unit. Eaxmple: There are right and left
lungs.
Lung - Medical Subject Headings(MESH)
http://purl.bioont MESH/D008168 Select Term

Either of the pair of organs occupying the cavity of the thorax that effect the aeration of the blood.

Joonis 7. Arendatud kasutajaliides: otsingu vaade

3.3.2 Funktsionaalsuse vordlus nouetega

Prototiiiip suudab luua tihenduse Postgresql andmebaasiga. Kasutajaliidesesse kuvatakse vasta-
valt ithenduse loomise staatusele, kas Onnestus vdi ebadnnestus ikoon ning ndidatakse sonum

ithenduse loomise staatuse kohta. See on demonstreeritud Joonisel [8

Peale ithenduse loomist avaneb kaardistuste loomise aknas voimalus valida andmebaasi tabelite
veerud, mida soovitakse annoteerida. J oonisel|§|0n vilja toodud, kuidas on see lahendatud kasu-
tajaliideses. Valikus on kdik andmebaasis olevate skeemade tabelid ja nende veerud. Otsingust

on eemaldatud on Postgresql haldusega seotud skeemad ja seega ka nende muu info.

Peale andmebaasiga ithenduse loomist saab kasutaja tetha RDB-RDF transformatsiooni. Trans-
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Connection URL Connection URL

jdbc:postgresql://localhost:5432/postgre jdbc:postgresql://localhost:5432/postgre

Database Username Database Username
wrong postgres

Database Password Database Password
wrong postgres

e JE oo I

Joonis 8. Andmebaasi iihenduse loomine

Schema

animals ~
Table

animal ~
Column

id g

death_permission
v id

litter

death

export

death_reason

sex

comment

Joonis 9. Kaardistatava veeru valimine

formatsiooni tegemiseks peab olema loodud iihendus ja valitud baas IRI. Baas IRI valik on
oluline, kuna rakendus peab panema selle nendele RDB-RDF transformatsioonidele, millel ei
ole miiratud kaardistust. RDB-RDF transformatsiooni on vdimalik luua ka siis kui pole kirjel-
datud iihtegi kaardistust. Sellisel juhul paneb rakendus igale veerule ja tabelile baas IRI. Ge-
nereeritud RDF fail salvestatakse kasutajale arvutisse. Joonisel [10j on vilja toodud RDB-RDF

transformatsiooni vaade.
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Mapper
Base Uri
RDB to RDF Mapper http://test.ee/
Database Connection Generate RDF

Materialize RDB to RDF

Joonis 10. RDB-RDF transformatsiooni vaade

3.4 RDF viljundi valideerimine

Prototiitip rakenduse poolt genereeritud RDF on Turtle serialiseerimise formaadis. Turtle sai va-
litud, kuna see on kasutajale kodige lihtsamini loetav ja arusaadav. Genereeritud faili siintaks sai
valideeritud IDLab Turtle Validator-i rakendusega. Faili valideerimine dnnestub, mis tdhendab
et tegemist on korrektselt koostatud failiga. Kuna valiidne RDF siintaks ei garanteeri, et tege-
mist on RDF failiga, millega on vdoimalik edasi t66d teha sai kontrollitud fail jooksutades selle
peale SPARQL péringut. Testimise aluseks on:

= andmebaasis on tabel “animal”,

m RDF kolmikute genereerimiseks on kasutatud kaardistust: tabeli “animal” esmatihtsa vot-
me vastandiks on BTO ontoloogia poolt defineeritud IRI
<http://purl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042>.

m Baas IRI-ks oli valitud <http://test.ee/>.

Protege abil jooksutades genereeritud RDF faili peale SPARQL péringut,

PREFIX owl: <http://www.w3.0tg/2002/07/owl#>
PREFIX rdf: <http://www.w3.0tg/1999/02/22-rdf-syntax-ns#>
PREFIX rdfs: <http://www.w3.0tg/2000/01/rdf-schema#>

SELECT ?individual ?sex WHERE ({

?individual rdf:type owl:NamedIndividual
?individual <http://test.ee/animal#sex ?sex
} ORDER BY ?sex

mis parib RDF-st kdik kolmikud, millel on predikaat <http://test.ee/animal #sex>

ning kuvab subjekti ja selle viirtuse. Joonisel [IT]on niidatud antud paringu tulemus.
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http://test.ee/animal#sex

Zindividual Tsex
=http:/purl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042=1= F
=http:/purl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042=2> F
=http:/'purl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042=6> F
=http:#fpurl.obolibrary.orglobo/BTO_0000042=7= F
=http:ipurl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042=8> F
=http:/fpurl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042=0= F
=<http:fpurl.obolibrary.orgiobo/BTO_0000042=1137> M
<http:/fpurl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042=3=> 1]
=http:/fpurl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042=4= M
=http:/fpurl.obolibrary.org/obo/BTO_0000042=5= M

Joonis 11. SPARQL péringu tulemus

3.5 Arenduse jireldus

Prototiiiibi eesmirk oli kontrollida, kas kasutades analiiiisis vilja valitud teekide abil on voi-
malik transformeerida relatsioonilised andmed valiidseks RDF-ks. See eesmirk sai tdidetud ja
prototiitipi voib lugeda dnnestunuks. Vaatamata edukale protiiiibile on selge, et antud rakendus
ei ole veel valmis, et seda oleks voimalik tédielikus mahus kasutada andmete publitseerimiseks.
Nimelt ei suuda prototiiiip tdita Peatiikis [2.9] vilja toodud nouded, et tagada relatsioonilisest
andmebaasist, FAIR printsiipidega kooskolas , andmete mugavat publitseerimist. Selleks on va-

ja arendada prototiilipi edasi. Loput60 autori hinnangul on vaja eelkdige rakendusele:

1. juurde ehitada funktsionaalsus, mis lihtsustab andmete alamhulga kitte saamist andme-
baasist;
2. lisada predikaatide kaardistuse toimimine;

3. lisada many-to-many kaardistuste voimalus.

Nende eesmirkide saavutamine loob minimaalse t66tava toote (MVP).

4 Kokkuvote

Teadusandmete mugav publitseerimine, andmete edasine haldus ja nende leitavus, kittesaada-
vus, koostalitusvoime ja korduvkasutatavus (FAIR) on teaduses véga oluline. Selleks, et and-
med oleks publitseeritavad FAIR printsiipidega kooskdlas on optimaalne viia need RDF kujule.
Teadusmaailmas on enamus andmeid relatsioonilistes andmebaasides voi Excel-1 tabelites, mis
teeb nende viimise RDF-i keeruliseks ja aegandudvaks protsessiks. Bakalaureusetoo eesmirk
oli luua tarkvara, mis véimaldab kasutajal eksporteerida relatsioonilises andmebaasis olevad
andmed neid annoteerides ja viies kooskolla FAIR printsiipidega. T60 kdigus joudsime selgu-

sele, et vaadeldav probleem on liiga mahukas ja nduab lahendamiseks palju rohkem aega, kui on
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Bakalaureusetood raames. Toetudes uutele teadmistele sai otsustatud, et arendatakse prototiiiip,
mis testib hiipoteesi, kas analiiiisi kdigus vaadeldud teegid on sobivad selleks, et teha RDB-
RDF transformatsiooni lisatud annotatsioonidega. T66 tulemusena kirjeldati FAIR printsiipide-
ga kooskdlalise publitseerimisprotsessi pudelikaelad, kasutades publitseerimise késitsiprotsessi
kaardistust ning edukalt arendati rakenduse prototiiiip, mida on vdimalik edasi arendada mini-

maalse tootava toote saavutamiseni.
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